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งานวจิยั ฉบบัน้ีเสรจ็สมบรูณ์ไดด้ว้ยด ี จาก ความ ช่วยเหลอืของหน่วยงานหลายฝา่ย 
โดยเฉพาะอยา่งยิง่ภาควชิาจลุชวีวทิยา คณะวทิยาศาสตร ์มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์ที่
พยายามสนบัสนุนและใหค้วามช่วยเหลอืเพือ่ใหโ้ครงการน้ีสาํเรจ็ลลุว่งตามเป้าหมาย  
ขอขอบพระคณุ ศาสตราจารย์ ดร.วราภรณ์  วฑุฒะกุล ทีส่นบัสนุนอุปกรณ์  เอนไซมแ์ละชุดน้ํายา
บางส่วนทีใ่ชใ้นการทาํการวจิยั ตลอดจนคาํแนะนําอนัทรงคณุคา่ 
 ขอขอบพระคณุ ดร.เจษฎา เดน่ดวงบรพินัธ ์ ภาควชิาชวีวทิยา คณะวทิยาศาสตร ์
จฬุาลงกรณ์มหาวทิยาลยั ทีใ่หค้าํปรกึษาเกีย่วกบัการสรา้งไฟโลจนีีตกิทร ี 
 ทา้ยทีส่ดุขอขอบพระคณุมหาวทิยาลยัสงขลานรนิทร ์ทีไ่ดใ้หก้ารสนบัสนุนและมอบทุน
พฒันานกัวจิยั รวมทัง้ผูท้รงคณุวฒุทิีใ่หค้าํชีแ้นะ ใหโ้ครงการสาํเรจ็ลงไดด้ว้ยด ี
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โดยไมอ่าศยัการเพาะเลีย้งเชือ้ การวจิยัครัง้น้ีทาํการ เกบ็ตวัอยา่งดนิตะกอนในบ่อน้ํารอ้นเบตง ณ 
อาํเภอเบตง  จงัหวดัยะลา ประเทศไทย วดัค่า pH ได ้7.8 อุณหภมู ิ65 °C เพือ่ศกึษาความ
หลากหลายของแบคทเีรยีโดยการสกดัเมตาจโีนมกิสด์เีอน็เอ จากการวเิคราะหต์ะกอนดงักลา่วพบ
สารประกอบและแรธ่าตุหลายชนิดโดยม ี K2O, SO42- และ Mn เท่ากบั 233.91, 218.36 และ 
169.36 mg/kg ตามลาํดบั นอกจากน้ียงัพบสารทีเ่ป็นโลหะหนกัไดแ้ก่ Mn, Pb และ Cd อยา่งไรก็
ตามโลหะหนกัดงักลา่วมอียูใ่นปรมิาณน้อยไมเ่กนิเกณฑค์า่มาตรฐานคณุภาพดนิ ของกรมควบคมุ
มลพษิ เมือ่นําเมตาจโีนมกิสด์เีอน็เอทีส่กดั ไดใ้ช้เป็นแมแ่บบในการเพิม่จาํนวนยนี ส์ 16S rRNA 
โดยใชไ้พรเมอรท์ีจ่าํเพาะต่อแบคทเีรยีดว้ยเทคนิคพซีอีาร ์แลว้โคลนเขา้ใน pGEM-T Easy vector 
ได้พลาสมดิ ลกูผสมทีม่ชีิน้ส่วนผลผลติดเีอน็เอดงักล่าวจาํนวน  350 โคลน จากการสุ่มคดัเลอืก
โคลน 16S rRNA ของแบคทเีรยีจาํนวน 80 โคลน แลว้จาํแนกเป็นกลุ่มดว้ยเทคนิค RFLP โดย
การยอ่ยดว้ยเอนไซมต์ดัจาํเพาะ RsaI และ Sau3AI สามารถจาํแนกรปูแบบ  RFLP ทีต่่างกนัเป็น 
30 รปูแบบ เมือ่วเิคราะหล์าํดบัดเีอน็เอพบว่า ตวัอยา่งดงักล่าวประกอบดว้ย แบคทเีรยีทัง้หมด 9 
ไฟลมั ประกอบดว้ย ไฟลมั Cyanobacteria (33%) และ Proteobacteria (21%) ทัง้น้ีไฟลมั 
Proteobacteria ม ี4 คลาสคอื  Alphaproteobacteria 2.6%, Betaproteobacteria 9.2%, 
Gammaproteobacteria 2.6% และ Deltaproteobacteria 6.6% ส่วนไฟลมัทีเ่หลอืคอื Aquificae 
21%, Planctomycetes 7.9%, Nitrospira 4%, Acidobacteria 2.6%, Deinococcus-Thermus 
1.3%, Chloroflexi 1.3%, OP11 1.3% และแบคทเีรยีทีไ่มส่ามารถจาํแนก ไฟลมัได้ 4 ชนิด  
(unclassified phylum) คดิเป็น 6.6% นอกจากน้ีการหาลาํดบัดเีอน็เอของยนี ส ์16S rRNA ของ
















Metagenomics is a study of the genomic materials of microorganisms presented 
in the environmental samples by a culture-independent approaches. The aims of this 
study is to investigate the diversity of bacteria from sediment samples in the Betong hot 
spring, Yala province, Thailand. The sediment pH and temperature at the time of 
sampling was 7.8 and 65 °C respectively. Chemical analysis of the sediment was 
performed and found various compounds such as K2O (233.91 mg/kg), SO42- (218.36 
mg/kg) and Mn (169.36 mg/kg). Some of the heavy metals i.e. Mn, Pb and Cd were also 
found in the sample but not exceed the standard of soil quality. Metagenomics DNA was 
extracted from the sediment samples, and then the primers specific for 16S rRNA genes 
of bacteria were used to amplify PCR products. The obtained PCR products were 
subsequently cloned into pGEM-T Easy vector. The white colony transformants, 80 out of 
350 clones, were randomly selected for RFLP analysis using RsaI and Sau3I and finally 
grouped into 30 patterns. The sequences were analyzed and can be affiliated to nine 
different bacterial phyla. Cyanobacteria was the most abundant phylum (33%). The 
second most abundant was Proteobacteria 21% (Alphaproteobacteria 2.6%, 
Betaproteobacteria 9.2%, Gammaproteobacteria 2.6% and Deltaproteobacteria 6.6%). 
The others are phylum Aquificae 21%, Planctomycetes 7.9%, Nitrospira 4%, 
Acidobacteria 2.6%, Deinococcus-Thermus 1.3%, Chloroflexi 1.3%, OP11 1.3% and 4 
clones of unclassified phylum (6.6%).  The great majority about 70% of 16S rRNA 
sequences detected in Betong hot spring were novel.  
 
 
 
 
 
 
 
 
